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① チャの 7 種類の器官から cDNA ライブラリーを作製して、塩基配列の解読を行い、
Expressed Sequence Tags (EST)解析を行った。この EST配列の中から、SSRを含むものを
選抜し、DNAマーカー化した。また、SSR濃縮ゲノミックライブラリーを作製して、各
クローンの塩基配列を解読した。これについても SSRが含む配列を用いて DNAマーカ
ー化した。開発した SSR マーカーは、チャ 16 品種・系統で多型が得られることを確認
した。さらに EST由来の SSRマーカーについては、近縁種 14種についても利用可能で
多型が得られることを明らかにした。これらは、遺伝解析、多様性解析に十分利用可能
であり、チャの SSRマーカーのリソースを大幅に増加させることができた。 



















               審   査   の   要   旨 
 
チャは木本生、自家不和合性など育種的制約が多く、育種の近代化への取組みが不十分であ
った中、著者は本研究において、多数のSSRマーカーを開発するとともに、開発したマーカーを
利用して世界に先駆けて高密度で高い汎用性を持つ標準連鎖地図を作成することで、チャの遺伝
学の基盤を構築した。さらに開発したSSRマーカーを用いてチャの遺伝資源の多様性を解析し、
多数の遺伝資源から有用形質を有する材料を効率よく検出するためのコアコレクションを選定
した。これらによって、遺伝資源から効率よく有用遺伝子を抽出し、それらを効率よく集積する
ことが可能になった。これらはチャのみならず他の木本性作物育種を効率化するための汎用的手
法を提案したという意味でも高く評価できる。 
平成26年9月22日、学位論文審査委員会において、審査委員全員出席のもとに論文の審査及び
最終試験を行い、本論文について著者に説明を求め、関連事項について質疑応答を行った。その
結果、審査委員全員によって合格と判定された。 
よって、著者は博士（農学）の学位を受けるのに十分な資格を有するものとして認める。 
 
 
 
